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モデルきのこ「ウシグソヒトヨタケ」におけるセプチン動態の観察











る連鎖地図が作成された（Muraguchi et al., 2003）．
1980 年代後半には形質転換系が確立され
（Binninger et al., 1987），分子生物学的解析が可能と
なっている．近年，RNA-seq解析により子実体形成
過程における全遺伝子（約 14000個）の発現状況も
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維を形成することが知られている（Bertin et al., 
2008）．ウシグソヒトヨタケのゲノム中には，出芽酵














２種類の二核菌糸株 B87’#4（A12B1 Cc.Cdc3-1 
EGFP-Cc.cdc10）× F1#5（A2B2 mCherry-Cc.cdc3）と
B87’#38（A12B1 Cc.Cdc3-1 EGFP-Cc.Cdc12）× F1#5
（A2B2 mCherry-Cc.cdc3）である．顕微鏡観察のた
めの栄養菌糸培養には，最少培地（20g Glucose, 1.5 g 
(NH4）2HPO4, 0.5 g MgSO4・7H2O, 120 mg Thiamine, 




 Cc.Cdc10 の N 末端側に EGFP を融合するため，
Gene sawing法を使って発現ベクターを構築した．ま
た，Cc.Cdc12の N末端側に EGFPを融合するために






は 37℃で培養した．厚さ 0.4 mmの 2% アガロース
クッションをスライドガラス上に作成し，栄養菌糸
を培養したカバーガラスをアガロースクッション上
に被せ，1 時間以上室温あるいは 28℃で培養した． 









ー交換は，#1 フィルタ ：ー蛍光撮影，#2 フィルター：
ダミー，#3フィルター：明視野撮影を設定した． 
 
図 1 eln8-1 柄伸長欠損突然変異体 
A: 野生型子実体（CopD5-12） 
B: eln8-1 柄伸長欠損突然変異体 
（Muraguchi et al., 1999 より） 
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ず，EGFP-Cc.Cdc10 と mCherry-Cc.Cdc3 を共発現し
ている二核菌糸の栄養菌糸を観察した（図３）． 
   EGFP-Cc.Cdc10     mCherry-Cc.Cdc3       明視野 
図３ Cc.Cdc10 と Cc.Cdc3 の挙動 
 上：クランプ突出時 下：隔壁形成時 bar: 5μm 
 左が菌糸先端側 白矢印はクランプ突出前後部位 
 





Cc.Cdc12 と Cc.Cdc3 の挙動 









EGFP-Cc.Cdc12     mCherry-Cc.Cdc3      明視野 
図４ Cc.Cdc12 と Cc.Cdc3 の挙動 





 2 種類のセプチンにそれぞれ EGFP と mCherry を
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されている（Berepiki and Read, 2013）．ウシグソヒト
ヨタケのセプチン間にも役割分担があるのかを調べ
るために，Cc.Cdc3, Cc.Cdc10, Cc.Cdc12以外のセプ
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Septin dynamics of Coprinopsis cinerea 
Behaviour of Cc.Cdc3, Cc.Cdc10 and Cc.Cdc12 in the vegetative hyphae 
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Coprinopsis cinerea is one of the model organisms in basidiomycetes, and has provided clues for our understanding of the molecular mechanisms 
by which fruiting bodies are formed. We isolated developmental mutants defective in fruiting body morphogenesis and found an elongationless 
mutant, which fails to elongate the stipe at the final stage of fruiting. The gene responsible for the mutant phenotype encodes a septin protein 
homologous to Cdc3 in Saccharomyces cerevisiae. Database search revealed that C. cinerea has at least six septins: Cc.Cdc3, Cc.Cdc10, 
Cc.Cdc11a, Cc.Cdc11b, Cc.Cdc12, Cc.AspE. In this study, we tagged Cc.Cdc3, Cc.Cdc10, and Cc.Cdc12 with EGFP or mCherry, captured 
photos in 30 sec intervals, and made movies showing septin dynamics in the dikaryotic vegetative hypha. When the clamp protrudes from the 
hyphal cell wall, Cc.Cdc3, Cc.Cdc10, and Cc.Cdc12 are recruited at the front and rear of the protrusion site. The assembled septins at the rear of 
the clamp moved to the septum formed in the main hypha. The recruitment of septins at the clamp protrusion site occurred within a few minutes 
and then disappeared. The movies suggested that the assembled septins at the protrusion site are used in turn for septum formation. 
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